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図2. 治療効果予測マーカーを用いた検証的臨床試験のデザイン。左は多段階サブグループデザイン[3]、右はマーカーの予測能
をベイズ流に指定した検証的試験のデザイン（未発表）．
臨床試験のみならず、電子医療記録等の大規模観察データを用いたマーカー探索、診断法開発のテーマもあります。そこでは、機械学習と因果推論
の融合が一つのキーワードです。一方で、希少疾患の極くスモールなデータからいかにマーカー開発するかといった（ほとんど取り扱われていない）
重要なテーマもあります。スモールデータからビックデータ、疾患・治療の性質に応じた個別化医療開発のための方法論を構築することが目標です。
３．他のテーマ、今後の展望
